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O microbioma intestinal está relacionado com diversos processos metabólicos, que 
interferem com a saúde do hospedeiro, sendo por isso cada vez mais importante a 
compreensão desses processos. A fermentação de hidratos de carbono não 
digeríveis é um dos processos com participação ativa do microbioma e conduz à 
formação de ácidos gordos de cadeia curta (AGCC). Os AGCC podem também ser 
formados a partir de aminoácidos e têm um papel importante de manutenção das 
funções da barreira microbiana e são uma fonte de energia das próprias bactérias 
e dos colonócitos. A obesidade e a diabetes mellitus tipo 2 são duas patologias 
 
associadas ao metabolismo e influenciadas pelo microbioma intestinal. A dieta é 
 
também  um  fator  determinante  da  constituição  e  diversidade  do  microbioma 
 
intestinal. Dietas ricas em gordura e pobres em fibra levam a menor diversidade 
 
no microbioma inte stinal quando comparadas com dietas pobres em gordura e 
 
ricas em fibra. A compreensão dos processos metabólicos levados a cabo pelo 
microbioma  o nos quais este interfere permite uma atuação de prevenção ou 
melhoria das referidas patologias. Alguns dos tratamentos possíveis são o 
transplante fecal, a utilização de probióticos e de prebióticos e a utilização de 
associações de microorganismos pré-organizadas que fortalecem a rede 




The intestinal microbiome is related to several metabolic processes, which interfere 
with a host's health, being therefore increasingly important to understand those 
processes. A non-digestible carbohydrate fermentation is one of the processes with 
microbioma  participation  and  induces  short  chain  fatty acid  (SCFA)  formation. 
SCFAs  can  also  be formed  from amino  acids  and  have  an important  role in




maintaining the functions of the microbial barrier and are a source of energy for 
bacteria and colonocytes  themselves.  Obesity and  type  2  diabetes      are  two 
pathologies   associated   with   metabolism   and   influenced   by   the   intestinal 
 
microbiome. Diet is also a determinant of the constitution and diversity of the 
  
intestinal microbiome. Fat-rich and fiber-poor diets lead to less diversity in the 
 
intestinal microbiome when compared to low-fat and fiber-rich diets. An 
understanding of the metabolic processes carried out by the microbiome or in 
which it interferes allows an update of prevention or improvement of pathologies. 
Some of the possible treatments are fecal transplantation, a use of probiotics and 
pre-antibiotics  and  a use  of  associations  of  preorganized  microorganisms  that 
strengthen the intestinal microbial network that supports human health (intestinal 
microbial network units). 
 
Palavras-Chave em Português 
 
 
“Microbioma gastrointestinal”; “Patologia metabólica”; “Obesidade”; “Síndrome 
metabólico”; “Diabetes tipo 2” 
Palavras-Chave em Inglês 
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O microbioma intestinal compreende um conjunto de espécies de microrganismos 
que habitam o tracto gastrointestinal(1) e que a partir da fermentação de hidratos de 
carbono não digeridos e consequente absorção de ácidos gordos de cadeia curta, 
fazem uma recuperação de energia para o seu hospedeiro, contribuindo para a sua 
eficiência metabólica.(2) Dos ácidos gordos de cadeia curta, os mais importantes de 
referir são o butirato, o propionato e o acetato. O butirato é metabolizado no cólon, 
o propionato no fígado e o acetato no músculo. O microbioma intestinal humano 
abrange os domínios Archaea, Bacteria e Eukarya(3) e cinco filos predominantes, 
nomeadamente Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria e 
Verrucomicrobia.(3) A grande maioria da população bacteriana corresponde a 
espécies gram-negativas anaeróbicas obrigatórias, predominando os géneros 
Bacteroides, Eubacterium, Bifidobacterium e Fusobacterium. 
O excesso de peso e a obesidade são determinantes importantes no 
desenvolvimento de algumas doenças crónicas, tais como a diabetes, doenças 
cardiovasculares e cancro. Segundo a WHO, em 2014 mais de 1.9 biliões de 
adultos (considerados a partir dos 18 anos, inclusive) tinham excesso de peso, e 
deste número mais de 600 milhões eram obesos. Isto significa que os adultos com 
excesso de peso representavam 39% da população e os adultos obesos 13%. 
Estes dados alarmantes conduzem a um interesse cada vez maior em estudar 
todos os fatores que podem influenciar as doenças metabólicas, sendo que o 
excesso de peso e a obesidade e, consequentemente, a diabetes tipo 2 
representam uma grande fatia das mesmas. O excesso de peso e a obesidade 
devem-se a uma acumulação excessiva e/ou anormal de gordura, sendo um risco





para a saúde do indivíduo. Já a diabetes tipo 2 é devida  à incapacidade do 
organismo de usar corretamente a insulina e resulta frequentemente do execesso 
de peso e da falta de atividade física. 
Uma vez que o microbioma intestinal humano é responsável pela formação de 
ácidos gordos de cadeia curta, permitindo a sua absorção pelo organismo, 
percebemos que é um forte determinante do metabolismo. São fatores 
responsáveis pelas diferenças entre o microbioma de diferentes indivíduos o 
genótipo, a fisiologia, as patologias, o estilo de vida, a dieta e o ambiente. 
Alterações em alguns destes parâmetros podem também induzir alterações no 
microbioma intestinal do próprio hospedeiro. Além disso, as bactérias constituintes 
do microbioma encontram-se num local entre a ingestão de nutrientes e a sua 
absorção e secreção, podendo interferir nestas duas etapas, influenciando também 
o metabolismo do seu hospedeiro.(1) O microbioma intestinal humano é constituído 
por uma grande variedade de bactérias e, para além desta diversidade, as bactérias 
constituintes deste órgão ainda variam de indivíduo para indivíduo, quase como 
uma impressão digital. Esta variabilidade torna difícil determinar qual será uma 
normal constituição do microbioma. Ainda assim, sabemos que é composto 
essencialmente por microrganismos do filo Firmicutes e Bacteroidetes, indicando 
uma seleção do próprio habitat. Apesar desta variação inter-individual nos membros 
do microbioma, há um conjunto de genes comuns que garantem que certas funções 
fundamentais sejam realizadas, nomeadamente a degradação de polissacarídeos 
complexos e a síntese de ácidos gordos de cadeia curta, aminoácidos e 
vitaminas.(4)  Quando ocorre um desequilíbrio nos microrganismos intestinais não 
se conseguindo a prevalência dos microrganismos benéficos para o hospedeiro 
sobre aqueles que não o são, há uma proliferação destes últimos, podendo também







ocorrer um aumento do fluxo de vias metabólicas prejudiciais. Esta situação 






Com este estudo pretende-se compreender a relação existente entre o microbioma 
intestinal e a patologia metabólica, nomeadamente, a influência que o primeiro 
poderá ter sobre a segunda, tentando através de uma análise bioquímica do tema 
perceber onde podemos atuar e se a dieta será uma intervenção suficiente. 
 
Metodologia de Pesquisa Bibliográfica 
 
 
Para a realização deste estudo recorreu-se à base de pesquisa da Pubmed, onde 
foram pesquisados  artigos  com as  expressões  “Gut  microbiota  and  metabolic 
pathology”, “Intestinal microbiome and metabolic pathology”, “Gut microbiota and 
metabolic disease”, “Gut microbiota and healthy”, “Diet and gut microbiota” e 
“Intestinal microbiome and metabolic disease” e com os termos MeSH 
“Gastronintestinal Microbiome”; “Metabolic Diseases”; “Obesity”; “Metabolic 
Syndrome”; “Type 2 Diabetes”. Após a pesquisa, os artigos foram selecionados com 
base na sua relação ao tema deste estudo, através da leitura dos seus resumos. 
Posteriormente, foi verificada a data de publicação de cada artigo e o facto de os 
estudos serem feitos em humanos ou animais. Por impossibilidade de realização 
de alguns estudos em humanos, neste trabalho foram também tidos em conta 
artigos referentes a estudos em animais. Terminada a triagem dos artigos 
encontrados, os artigos selecionados foram estudados e analisados, assim como 
as                                              respetivas                                              referências.





Papel do microbioma no metabolismo dos hidratos de carbono não 
digeríveis 
A partir dos hidratos de carbono não digeríveis provenientes da dieta, o microbioma 
intestinal, através da fermentação, origina ácidos gordos de cadeia curta, sendo os 
mais relevantes de referir o propionato, o acetato e o butirato. A formação de 
propionato pode ocorrer de três formas diferentes: (i) o piruvato originado pela 
glicólise é convertido a lactato na fermentação lática, que leva à formação de 
propionato  pela  atividade  da  desidratase  da  lactol-CoA,  (ii)  o  oxaloacetato  é 
originado pelo piruvato  e o  sucinato  é utilizado  como  substrato, ocorrendo  a 
descarboxilação  do  metilmalonil-CoA  a  propionil-CoA,  (iii)  a  conversão  do 
propionaldeído a propionil-CoA pela desidrogenase do propionaldeído dependente 
da CoA, através do propanediol origina propionato. A via (i) é realizada apenas por 
determinados membros das famílias Veillonellaceae (Negativicutes, Firmicutes) e 
Lachnospiraceae (Clostridia, Firmicutes),(5)  a via (ii) por diversos membros da 
classe Negativicutes (filo Firmicutes) e Bascteroidetes e a via (iii) encontra-se em 
bactérias como as proteobacterias e pertencentes à família Lachnospiraceae.(6, 7) 
Um estudo  encontrou uma  relação entre a abundância de  Bacteroidetes e  a 
concentração fecal de propionato, permitindo deduzir que a via mais comum na 
síntese de propionato é a (ii).(8) O formato e o acetil-CoA originados pelo piruvato 
participam na formação do acetato. Por sua vez o acetato, juntamente com o butiril- 
CoA numa única reação enzimática originam butirato. Apesar de ser esta a via de 
produção de ácido butírico utilizada pela maioria das bactérias do microbioma 
intestinal humano,(9)  como algumas dos géneros Faecalibacterium (Firmicutes), 
Eubacterium (Firmicutes) e Roseburia (Firmicutes),(6) uma outra via existe para a 
formação   deste   ácido   gordo   de   cadeia   curta   que   envolve   as   enzimas







fosfotransbutirilase e cínase do butirato para a partir do butiril-CoA originar 
butirato.(10)   Esta última via apenas é realizada por algumas espécies de 
Coprococcus (Lachnospiraceae, Clostridia, Firmicutes).(5) Para além disso, as 
espécies Roseburia inulinivorans e Coprococcus catus têm a capacidade de 
produzir tanto o ácido propiónico como o ácido butírico.(6) Um estudo mostrou que 
uma dieta pobre em hidratos de carbono em humanos com obesidade leva à 
diminuição da produção de ácidos gordos de cadeia curta, sendo essa diminuição 
causada pelo butirato, devido a uma redução no número de bactérias produtoras 
deste ácido gordo de cadeia curta (Roseburia spp. e Eubacterium rectale), uma vez 
que a produção de acetato aumentou ligeiramente e a de propionato não tem 
alterações significativas. Assim, a produção de butirato é determinada pelos 
hidratos de carbono fermentáveis presentes na dieta.(11) Apesar da formação de 
ácidos gordos de cadeia curta (AGCC) se iniciar na fermentação de hidratos de 
carbono, aminoácidos como a valina, leucina e isoleucina podem originar 
isobutirato, isovalerato and 2-metil butirato, que correspondem a 5% do total da 
produção de AGCC.(12) Os referidos AGCC têm um papel importante de 
manutenção das funções da barreira microbiana e, além disso, são uma fonte de 
energia das próprias bactérias e dos colonócitos.(12) 
O  género  Bacteroides  abrange  muitas  espécies  com genes  responsáveis  por 
codificar as carbohydrate-active enzimes (CAZyme) em maior número e variedade 
que microrganismos de outros locais do corpo. As CAZyme são responsáveis pela 
associação de hidratos de carbono (glicosiltransferases) e pelo seu catabolismo 
(glicosilhidrolases e líases polissacarídicas).(13) Este catabolismo liberta os AGCC 
referidos anteriormente.(14) O butirato participa como regulador na diferenciação das 
células T reguladoras do cólon e, por isso, tem influência nas respostas inflamatória





e alérgica.(15) Microrganismos produtores de butirato promovem a saúde do 
intestino.(16) Percebemos, assim, a grande importância do microbioma intestinal no 
metabolismo dos hidratos de carbono da dieta. Além disso, o microbioma pode 
contribuir para a variação dos lípidos no organismo do seu hospedeiro, 
independentemente da idade, género, IMC e genótipo do mesmo.(17) 
Microbioma intestinal, ácidos biliares e regulação metabólica 
 
Os ácidos biliares atuam diretamente sobre as gorduras com a função de 
detergente, permitindo que as enzimas reajam com as mesmas, originando ácidos 
gordos e colesterol. O microbioma intestinal participa na conversão de ácidos 
biliares primários em secundários e estes ácidos são sinalizadores de moléculas 
em vias metabólicas.(18) Além do referido, o microbioma atua regulando o TGR5, 
um recetor acoplado à proteína G específico para ácidos biliares.(19) A 
administração de um agonista do TGR5 em ratos alimentados por uma dieta rica 
em gordura levou a uma diminuição dos níveis de glicose e insulina no sangue e 
melhorou a tolerância à glicose.(20) Os recetores acoplados da proteína G, 
nomeadamente o GPR41 e o GPR43 influenciam a regulação enteroendócrina e 
são ativados pelos AGCC pois são recetores dos mesmos.(21,  22)  O GPR43 é 
essencialmente ativado pelo acetato e pelo propionato enquanto o GPR41 é mais 
frequentemente ativado pelo propionato e pelo butirato. A interação do microbioma 
com AGCC e ácidos biliares e os seus recetores presentes nas células L 
enteroendocrinas (GPR41, GPR43 e TGR5) contribui para a regulação da secreção 
da hormona incretina.(23-25)   As células L enteroendócrinas quando estimuladas 
libertam GLP-1 (glucagon- like peptide-1), GLP-2 (glucagon-like peptide-2) e PYY 
(peptídeo YY), que vão estimular a libertação de insulina e, portanto, a diminuição 
dos  níveis  de  glicose  no  sangue.(26)   Este  processo  contribui  para  uma  maior







sensibilidade à insulina e diminuição de hiperglicemias, sendo preventivo de 
patologias metabólicas como a diabetes tipo 2 e mesmo a obesidade. As vias de 
sinalização  ácido  biliar-TGR5-AMPc  melhoram o  gasto  energético  pelo  tecido 
adiposo.(20, 27) Através do aumento da captação de colesterol para a síntese de novo 
de ácidos biliares, os AGCC podem diminui o risco de desenvolvimento de 
patologias metabólicas.(28) 
Microbioma intestinal, inflamação e regulação metabólica 
 
O lipopolissacarído ou lipoglicano ou LPS é uma molécula constituída por um lípido 
e um polissacarídeo ligados covalentemente e é um dos principais constituintes da 
membrana exterior de bactérias gram-negativas, sendo uma das suas funções a 
proteção da membrana bacteriana a nível químico. Uma das suas particularidades 
é o facto de fazer parecer semelhantes diversas bactérias nas quais está presente, 
impedindo  assim  ataques  específicos  a  determinada  bactéria.  O  LPS  é  uma 
endotoxina que induz respostas imunitárias, através do contacto com macrófagos, 
monócitos,  células  dendríticas  e  linfócitos  B,  nomeadamente,  conduz  a  uma 
resposta inflamatória com febre, vasodilatação e secreção de eicosanóides.(29) 
Assim sendo, o LPS, através da ligação ao toll-like receptor-4 (TLR4) nas células 
endoteliais,  pode  ser  um fator  determinante  no  desenvolvimento  de  doenças 
crónicas contribuindo, por exemplo, para a resitência à ação da insulina. Estudos 
mostraram que uma dieta rica em gordura conduz à passagem desta endotoxina 
para o sistema circulatório por difusão direta ou por absorção pelos enterócitos.(30) 
Papel do microbioma intestinal no metabolismo de aminoácidos e seus 
derivados e saúde 
O N-óxido de trimetilamina (TMAO) é um metabolito que deriva da colina e carnitina 
da dieta, através da ação dos microrganismos do microbioma na oxidação de





trimetilamina, e tem uma função importante em diversas patologias cardio- 
metabólicas, sendo que níveis aumentados do referido metabolito se correlacionam 
positivamente com essas patologias.(31) Um estudo mostrou uma correlação 
negativa entre o TMAO e a abundância de Faecalibacterium prausnitzii (Clostridia, 
Firmicutes) no microbioma.(32)  Um baixo número de bactérias desta espécie foi 
relacionado com obesidade, diabetes e várias doenças imunes.(33, 34)   Podemos 
constatar que esta espécie tem efeito anti-inflamatório, e, assim, uma disbiose está 
associada a diversas patologias. Foram encontradas fortes associações entre o 
microbioma e os níveis de glutamina, onde os Clostridales estavam correlacionados 
positivamente com o aumento das concentrações do referido aminoácido.(32) Um 
estudo mostrou que após um tempo curto de suplementação com L-glutamina, um 
grupo de pessoas com excesso de peso e obesidade apresentavam alterações nos 
filos Firmicutes e Actinobacteria, em comparação com o grupo de pessoas com 
excesso de peso e obesidade suplementado com L-alanina. Além disso, a razão 
Firmicutes:Bacteroidetes diminui no primeiro grupo referido e aumenta no segundo 
grupo. Os géneros do filo Firmicutes que mais contribuíram para a diminuição no 
primeiro grupo foram Dialister, Dorea, Pseudobutyrivibrio e Veillonella. Assim, a 
suplementação com L-glutamina melhora a tolerância à glicose, tendo 
consequências no desenvolvimento de obesidade e diabetes mellitus do tipo 2.(35) 
Concentrações elevadas de  glutamina e reduzidas  de  aminoácidos  de  cadeia 
ramificada (ACR) estão associadas a indíviduos com baixo Índice de Massa 
Corporal (IMC) e o oposto verifica-se em indivíduos com patologia metabólica. 
Maior abundância de Methanobrevibacter de Archaea, Tenericutes, 
Peptococcaceae e Christensenellaceae está associada a concentrações mais 
baixas  de  triacilglicerídeos.  Não  foram  encontradas  associações  significativas







relativamente às High Density Lipoprotein (HDL), Low Density Lipoprotein LDL e 
IMC. Existe associação entre a abundância de Peptococcaceae e Prevotella e o 
TMAO.(32) Um estudo em humanos mostrou que passar de uma dieta rica em 
gordura e probre em fibra para uma dieta pobre em gordura e rica em fibra altera a 
composição do microbioma em 24h.(36) Os géneros Bacteroides, Prevotella e um 
não identificado da famíia Ruminococcaceae são os que mais contribuem para a 
diversidade do microbioma intestinal. O acetato é o maior contribuidor para a 
variação da diversidade microbiona, que está relacionada positivamente com os 
níveis de glutamina, hemoglobina glicosada e níveis de acetato.(32) 
Modulação da composição do microbioma intestinal e saúde 
 
O tipo de dieta a longo prazo e a fisiologia e genética do hospedeiro afetam a 
estrutura e as funções do microbioma intestinal,(37, 38) sendo que a dieta, a longo 
prazo, é um fator crítico na determinação da composição do mircobioma 
intestinal.(39) Uma dieta rica em plantas leva ao predomínio do filo Bacteroidetes no 
microbioma intestinal.(40) Uma dieta rica em fibra e pobre em gordura providencia 
um microbioma intestinal com maior diversidade e diferente daquele que é derivado 
de dietas pobres em fibra e ricas em gordura.(41) Uma vez que a menor diversidade 
microbiona intestinal está associada a maior adiposidade geral, maior resistência à 
insulina, dislipidemia e a maior inflamação quando comparada com uma maior 
diversidade do microbioma(42), uma dieta rica em fibra e pobre em gordura pode ter 
influência na proteção do hospedeiro contra os referidos parâmetros. No entanto, 
no que diz respeito à inflamação, apesar da melhoria a que a dieta pode conduzir 
em fenótipos de baixa diversidade microbiótica, esta parece não ser tão eficiente 
como nos restantes parâmetros verificados.(43) Diversos estudos observararam uma 
razão Firmicutes:Bacteroidetes superior em humanos obesos quando comparados





com humanos magros.(44)  No entanto, foram também realizados estudos em que 
esta situação não se verificou.(45, 46) Uma dieta rica em gordura interfere com o 
microbioma e leva a uma resposta pró-inflamatória,(47, 48) sendo que está associada 
à obesidade, resistência à insulina e síndrome metabólico.(49) A obesidade ou dietas 
ricas em gordura alteram o microbioma, aumentando a permeabilidade da barreira 
microbiótica, levando à passagem de produtos bacterianos e das próprias bactérias 
para a circulação, o que pode originar uma inflamação com formação de produtos 
metabólicos bioativos relacionada com a resistência à insulina.(50, 51) 
A abundância do género Blautia está correlacionada positivamente com os níveis 
de ácidos gordos saturados e monoinsaturados e negativamente com o grau de 
insaturação e os ácidos gordos polinsaturados. O oposto das correlações acabadas 
de referir verificou-se para o filo Tenericutes, a família Peptococcaceae (filo 
Firmicutes) e o género Bacteroides (filo Bacteroidetes).(32) Os níveis de glicose em 
jejum estão associados a um género não identificado da família Coriobacteriaceae 
e o género Blautia está correlacionado positivamente com o piruvato e o glicerol. A 
família  Coriobacteriacea  está  em falta  em  pessoas  com diabetes e  deficiente 
tolerância à glicose,(52) o que permite constatar que estas bactérias podem afetar 
de forma relevante o metabolismo glicídico. 
Um estudo com um modulador do microbioma intestinal (inulina, beta-glucano de 
aveia e antocianinas e polifenois de mirtilo) administrado como suplemento 
melhorou a tolerância à glicose, causou alterações nos marcadores fecais, diminuiu 
o pH das fezes e aumentou a sensação de saciedade e a flatulência. A diminuição 
do pH e o aumento da flatulência são indicadores de fermentação. Além disto, os 
níveis de glicose sanguínea aumentaram menos nas pessoas que tomaram o 
suplemento do que no grupo placebo. Apesar de ter ocorrido um aumento nas







concentrações plasmáticas do PYY e uma diminuição nas concentrações 
plasmáticas de grelina, devido à grande variabilidade dos dados, estes resultados 
não  foram significativos.(53)  O  PYY  reduz  o  esvaziamento  gástrico  através  da 
indução de sinais de saciedade no cérebro. Da mesma forma, a grelina induz a 
ativação das vias orexigénicas com expressão do neuropeptídeo Y.(54) Forma-se 
uma massa viscosa no trato gastrointestinal, o esvaziamento gástrico atrasa-se e, 
consequentemente, o trânsito intestinal também, ocorre distensão do estômago e 
a absorção de nutrientes é lenta.(55) Todos estes aspetos conduzem à sensação de 
satisfação  e  saciedade,  diminuindo  a  vontade  de ingestão  de  alimentos.  Em 
indivíduos com excesso de peso e obesos com níveis de glicose em jejum fora dos 
limites normais, a toma do referido suplemento melhorou a glicemia pós-prandial.(53) 
O microbioma intestinal interfere no desenvolvimento de diversas patologias 
metabólicas, assim, torna-se importante encontrar formas de pela sua modificação 
conseguir prevenir ou tratar estas doenças. Atualmente existem diversos 
tratamentos, nomeadamente o transplante fecal, o uso de probióticos e prebióticos 
e  de associações de microorganismos pré-organizadas  que  fortalecem a  rede 
microbiana intestinal que suporta a saúde humana (intestinal microbial network 
units). O transplante fecal consiste na introdução pelas vias nasal, oral ou anal de 
fezes de outro indivíduo com a constituição do microbioma pretendido. Os 
microrganismos inseridos neste transplante competem com os já existentes no 
indivíduo recetor, quer por alimento quer por habitat, recolonizando o intestino do 
hospedeiro, proporcionando-lhe um novo microbioma. Vários estudos foram feitos 
para averiguar a eficácia deste método e verificou-se que efetivamente ocorrem 
várias alterações na composição do microbioma de indivíduos com diabetes tipo 2, 
assim    como    nos    processos    metabólicos    levados    a    cabo    por    estes





microrganismos.(56)  Em indivíduos com síndrome metabólica há uma maior 
produção e absorção de ácidos gordos de cadeia curta do que em indivíduos 
magros, como  já vimos anteriormente, e a realização do transplante  fecal de 
indivíduos magros para esses indivíduos induziu um aumento da sensibilidade à 
insulina e um aumento da concentração de microrganismos produtores de butirato 
nos segundos.(57) É estritamente necessário fazer uma avaliação de risco às fezes 
para transplante devido à variabilidade e complexidade microbiana que estas 
apresentam. Também por este motivo, apenas em situações de forte necessidade 
se opta por este tratamento.(58) 
Os  probióticos  são  microrganismos  vivos  que,  administrados nas  quantidades 
adequadas a um indivíduo, promovem a saúde do mesmo.(59) Os prebióticos são 
componentes alimentares não digeríveis e benéficos para o hospedeiro pois 
estimulam de forma seletiva a proliferação de bactérias desejadas no intestino.(60) 
É possível uma combinação entre um probiótico e um prebiótico, designando-se de 
produto simbiótico, onde os probióticos que o constituem têm já uma exposição e 
contacto prévios com um determinado prebiótico, o que permite que aquando da 
sua administração haja uma competitividade na qual a vantagem é do 
microrganismo presente no probiótico.(61) Os probióticos e os prebióticos têm uma 
ação importante na melhoria da diabetes mellitus tipo 2, através da secreção de 
análogos da insulina e promovem o efeito biológico desejado em adipócitos.(62) 
Alguns exemplos são as L. lactis e as Bifidobacterium.(63, 64) Apesar da diversidade 
microbiana não variar  entre indivíduos  com e  sem diabetes mellitus tipo  2, a 
composição e função do microbioma diferem entre os referidos grupos, 
nomeadamente no que diz respeito às bactérias produtoras de butirato e a 
microrganismos  patogénicos  oportunistas.(65)   Isto  aumenta  a  suscetibilidade  a







infeções, doenças imunitárias, inflamação, stress oxidativo e resistência à insulina, 
sendo estes eventos influenciados pela endotoxemia metabólica que, por sua vez, 
envolve a exposição a produtos intestinais nocivos, especialmente o LPS já referido 
anteriormente.(66) As Lactobacilli, as Bifidobacterium e outras bactérias intestinais 
têm a capacidade de atravessar a camada mucosa do intestino e estimular a 
atividade fagocítica em vários órgãos. Os frutooligossacarídeos, a inulina e outros 
prebióticos são digeridos pelas Bifidobacterium, estimulando o crescimento das 
suas colónias. Estas bactérias atuam sobre a homeostase das células intestinais, 
inibindo o crescimento de bactérias patogénicas.(67, 68) A suplementação com inulina 
pode melhorar os valores glicémicos e de antioxidação.(67) Os beta-glucanos e 
frutanos do tipo inulina são prebióticos que para além de serem fermentados por 
determinados tipos de bactérias também promovem a proliferação de algumas 
espécies como é o caso das Bifidobacterium(69), que atuam de forma benéfica para 
o seu hospedeiro devido à sua influência na inflamação associada à diabetes e no 
desenvolvimento de obesidade.(70)   Como verificado em vários estudos, os 
probióticos e os prebióticos possuem a capacidade de melhorar o perfil lipídico, 
incluindo a redução do nível do colesterol LDL, da concentração do colesterol total 
no sangue/plasma e da concentração de triglicerídeos, assim como de aumentar 
os níveis de colesterol HDL.(71-74) Para além disso, alguns probióticos podem 
promover a produção de AGCC, conduzindo a alterações na secreção das 
hormonas incretinas, atenuando a síntese de colesterol.(75)  Os AGCC possuem 
também a capacidade de induzir a apoptose celular, reduzindo o desenvolvimento 
de várias patologias.(28,  76)   No entanto, nem sempre isto se verificou, estudos 
mostraram que não ocorreram alterações significativas nos níveis de colesterol 
total, colesterol LDL, colesterol HDL e triglierídeos.(77, 78) Os prebióticos atuam na





estimulação do sistema imunitário, na produção de vitamina B e na inibição do 
crescimento de microrganismos patogénicos, na diferenciação celular promovendo- 
a, na interrupção do ciclo celular e na transformação de ácidos biliares primários 
em secundários diminuindo-a.(79) Há uma redução significativa nos níveis de glicose 
plasmática em jejum no grupo suplementado com uma combinação de probióticos 
(Lactobacillus acidophilus, Lactobacillus casei, Lactobacillus rhamnosus, 
Lactobacillus bulgaricus, Biﬁdobacterium breve, Biﬁdobacterium longum e 
Streptococcus thermophilus)  quando  comparado  com um grupo  controlo.(80)   A 
Akkermansia muciniphila (bactéria que degrada a mucina) pode administrar-se para 
reduzir  o  desenvolvimento  de  obesidade e diabetes.  Este microrganismo  está 
normalmente presente no microbioma intestinal humano, sendo mai s abundante 
em indivíduos saudáveis do que em indivíduos com obesidade ou diabetes.(81, 82) 
Estudos mostraram que a  quantidade de Bifidobacterium apresenta correlação 
negativa com a massa gorda, intolerância à glicose e níveis de LPS.(83, 84) 
Os frutanos do tipo inulina interferem no mirobioma estimulando a atividade das 
células imunes e diminuindo o ganho de peso e a massa gorda em indivíduos com 
obesidade.(85, 86) Alguns probiótios são capazes de reduzir a aderência à mucosa e 
a translocação bacteriana das bactérias gram-negativas pertencentes à família 
Enterobacteriaceae,  invertendo  assim a  resposta  inflamatória  de  baixo  grau  e 
atenuando, consequencialmente, a inflamação do tecido adiposo e outras 
características da diabetes mellitus tipo 2.(71)  Os probióticos podem promover a 
antioxidação na diabetes do tipo 2, de facto a atividade da superóxido dismutase 
do eritrócito e da peroxidase do glutatião e os antioxidantes totais aumentam em 
grupos suplementados com probióticos quando comparados com outros não 
suplementados.(87) A inflamação de baixo grau em indivíduos com obesidade pode







ser atenuada por peptídeos produzidos por microrganismos do microbioma 
intestinal e, assim, a composição do microbioma afeta a produção desses 
peptídeos. Um exemplo é a proteína A3 amilóide sérica, cuja expressão no tecido 
adiposo é regulada pelo microbioma intestinal(88, 89) e é maior no tecido adiposo e 
cólon de animais possuidores de um microbioma considerado normal do que em 
animais sem microbioma.(90) 
Para além do transplante fecal e da utilização de prebióticos e probióticos, existe 
um outro tratamento que se baseia nas intestinal microbial network units. Cada uma 
dessas unidades contém uma associação de microrganismos capazes de realizar 
funções específicas que podem aplicar-se, nomeadamente, na degradação de 
polissacarídeos complexos específicos, na indução de vias imunitárias específicas 
e até mesmo um conjunto de microrganismos simbiontes específicos pode 
combinar-se para um determinado estádio de vida humana, como por exemplo uma 
mistura microbiana específica para recém-nascidos.(58) 
 
Análise crítica e conclusões 
 
 
Os estudos analisados sobre o tema em questão permitem-me concluir que existe 
uma associação entre o microbioma intestinal e a patologia metabólica, havendo 
assim a possibilidade de atuar em diversas situações utilizando tratamentos que 
envolvem alterações no microbioma. A discrepância nas conclusões dos estudos 
que falam da eficácia dos probióticos e dos prebióticos na modulação da microbiota 
intestinal poderá ser atribuída a um desenho experimental desadequado. Assim, 
mais estudos são necessários para aprofundar os conhecimentos sobre os 
mecanismos específicos que permitem a modulação benéfica para a saúde do 
microbioma                                                                                                   intestinal.
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